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Аннотация

Цель исследований – изучение таксономической принадлежности и гаплотипического разнообразия изолятов 
трихинелл, циркулирующих в Воронежском заповеднике и прилегающих территориях Центрального Черноземья, 
с использованием современных молекулярно-генетических методов и данных международной информационной 
базы данных (NCBI).

Материалы и методы. В качестве исследуемого материала использовали личинки Trichinella nativa, выделенные из 
замороженной мышечной ткани диких и домашних животных. Материал собран от погибших в Воронежском за-
поведнике и на сопредельных территориях при проведении регуляционных мероприятий и регламентированной 
охоты животных, в результате браконьерской охоты и погибших на автодорогах. Также использовали пробы мышеч-
ной ткани от диких и домашних хищных млекопитающих с диагностированной инвазией трихинеллами, зафиксиро-
ванные в 70%-ном этаноле и 10%-ном формалине. Из полученных личинок была выделена нативная ДНК с после-
дующим проведением мультиплексной ПЦР (МТ ПЦР) для первичной видовой идентификации. Образцы нативной 
ДНК, которые удалось идентифицировать с помощью МТ ПЦР, амлифицировали с праймерами 37F_Tri и 42R_Tri для 
изучения фрагмента мт-ДНК цитохром-С-оксидазы субъединицы 1 (cox1). Полученные ампликоны были секвениро-
ваны по Сэнгеру и депонированы в международной базе данных GenBank NCBI.

Результаты и обсуждение. Представленные результаты молекулярно-генетических исследований подтверждают 
полученные ранее данные о таксономической принадлежности трихинелл – T. nativa (Ромашов и др., 2006). Биоин-
формационный анализ четырех депонированных нуклеотидных последовательностей показал наличие трех одно-
нуклеотидных замен в участке гена cox1 T. nativa. Две замены являются синонимичными и не влияют на процесс 
транскрипции и последующей трансляции, поскольку в обоих случаях кодируется одна и та же аминокислота – ва-
лин. Однако, однонуклеотидная замена в позиции 67 у T. nativa (проба от рыси обыкновенной, GenBank №PX624076) 
приводит к кодированию иной аминокислоты – метионина, что может существенно влиять на биосинтез белков, и, 
как следствие, изменять физиологические свойства паразита. 
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Abstract

The purpose of the research is to study the taxonomic affiliation and haplotypic diversity of trichinella isolates circulating 
in the Voronezh Nature Reserve and adjacent territories of the Central Chernozem region using modern molecular genetic 
methods and data from the International Information Database (NCBI).

Materials and methods. The larvae of Trichinella nativa isolated from frozen muscle tissue of wild and domestic animals 
were used as the studied material. The material was collected from those who died in the Voronezh Nature Reserve and 
in adjacent territories during regulatory measures and regulated hunting, as a result of poaching and those who died on 
highways. Muscle tissue samples from wild and domestic predatory mammals with diagnosed trichinella infestation were 
also used, recorded in 70% ethanol and 10% formalin. Native DNA was isolated from the obtained larvae, followed by 
Multiplex PCR (MT PCR) for primary species identification. The native DNA samples identified by MT PCR were amplified 
with primers 37F_Tri and 42R_Tri to study the mt DNA fragment of cytochrome C oxidase subunit 1 (cox1). The obtained 
amplicons were sequenced by Sanger and deposited in the GenBank NCBI international database.

Results and discussion. The presented results of molecular genetic studies confirm the previously presented data on the 
taxonomic affiliation of Trichinella – T. nativa (Romashov et al., 2006). Bioinformatics analysis of four deposited nucleotide 
sequences showed the presence of three single-nucleotide substitutions in the cox1 gene region of T. nativa. The two 
substitutions are synonymous and do not affect the process of transcription and subsequent translation, since in both 
cases the same amino acid, valine, is encoded. However, there is a single nucleotide substitution at position 67 in T. nativa 
(a sample from a common lynx, GenBank №PX624076) leads to the encoding of another amino acid, methionine, which can 
significantly affect protein biosynthesis and, as a result, alter the physiological properties of the parasite. 

Keywords: trichinellosis, Trichinella nativa, multiplex PCR, cox1 gene, single nucleotide substitution. 
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Введение 
Трихинеллез широко распространен в 

мире; данная инвазия зарегистрирована более 
чем у 150 видов позвоночных животных прак-
тически на всех континентах земного шара, 
кроме Антарктиды [2]. В популяциях живот-
ных-хозяев устойчивую циркуляцию трихи-

неллеза поддерживают, прежде всего, такие 
трофико-хорологические факторы как хищ-
ничество, некрофагия и каннибализм [6, 12]. 

Согласно современным данным, утверж-
дённым Международной Комиссией по три-
хинеллёзу (ISS), род Trichinella разделяется на 
две филогенетические линии (группы) на ос-
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нове способности (или неспособности) гель-
минта индуцировать организм животного-хо-
зяина трихинелл к выработке вокруг личинки 
защитной коллагеновой капсулы [2, 5, 6, 7]. К 
группе капсулообразующих видов трихинелл 
(подрод Trichinella Ralliet, 1895) относятся 7 
видов: Trichinella spiralis (T1), T. nativa (T2),  
T. britovi (T3), T. murelli (T5), T. nelsoni (T7),  
T. patagoniensis (T12) и T. chanchalensis (T13) [4, 
10, 12]. Кроме того, к этой группе относятся 
ещё три генотипа трихинелл, способных к кап-
сулообразованию – Т6, Т8, Т9, но они до сих 
пор не имеют доказанного таксономического 
статуса и поэтому каждый генотип включён 
в состав определённого вида. В частности, ге-
нотип Т6 близок к виду Т. nativa (T2), генотип 
Т8 близок к виду T. britovi (T3), а генотип Т9 –  
к виду T. murelli (T5) [6].

Ко второй филогенетической линии 
Trichinella Garkavi, 1972 относятся три вида 
трихинелл, не способных индуцировать в 
организме хозяина образование защитной 
капсулы вокруг личинки. Нематоды вида T. 
pseudospiralis (Т4) способны паразитировать 
не только у млекопитающих, но и у птиц; а 
виды T. papuae (T10) и T. zimbabwensis (Т11) 
могут паразитировать как у млекопитающих 
и птиц, так и у рептилий [5, 6, 12]. 

Приведенные данные показывают, что 
тканевые гельминты рода Trichinella явля-
ются распространенной группой парази-
тических нематод, занимающих различные 
ареалы практически во всех климатических 
зонах земного шара. Плотоядные и всеядные 
животные, преимущественно млекопитаю-
щие, а также хищные птицы служат основны-
ми хозяевами и резервентами нематод рода 
Trichinella. 

С эколого-эпидемической точки зрения 
принято различать природные и синантроп-
ные очаги трихинеллёза. На территории РФ 
из 13 таксонов трихинелл, выявленных в 
мире, четыре (Т1, Т2, Т3 и Т4) циркулируют в 
формате эпидемических очагов, причём как в 
природных биоценозах, так и на урбанизиро-
ванных территориях [8, 9].

Исходя из вышесказанного, целью настоя-
щих исследований стало изучение таксономи-
ческой принадлежности и гаплотипического 
разнообразия трихинелл, циркулирующих в 
природных условиях Центрального Черно-

земья – в Воронежском заповеднике и на 
смежных территориях, с использованием со-
временных молекулярно-генетических мето-
дов и международной информационной базы 
данных (NCBI). 

Материалы и методы
В качестве исследуемого материала исполь-

зовали фрагменты свежей, замороженной и 
зафиксированной в 70%-ном этаноле и 10%-
ном формалине мышечной ткани животных 
с диагностированной инвазией личинками 
Trichinella, собранные в Воронежском запо-
веднике и на сопредельных природных терри-
ториях за более чем 30-летний период (1990–
2025 гг.). 

Биопробы были собраны от погибших 
диких и домашних млекопитающих. При-
чинами гибели преимущественно являлись 
антропогенные факторы, такие как регла-
ментированная охота и регулирование чис-
ленности, столкновение с автотранспортом 
на дорогах и браконьерство. Дополнительно 
исследованные пробы мышечной ткани от 
диких и домашних хищных млекопитающих 
с диагностированной инвазией трихинелла-
ми, зафиксированные в 70%-ном этаноле и 
10%-ном формалине, были предоставлены из 
гельминтологической коллекции Воронеж-
ского заповедника. 

Пробы мышечной ткани исследовали 
классическими методами: компрессорной 
трихинеллоскопией и перевариванием в ис-
кусственном желудочном соке (ИЖС), а фик-
сированные коллекционные образцы мышеч-
ной ткани предварительно инкубировали при 
t = 4 °C в течение суток в физиологическом рас-
творе для удаления примесей, ингибирующих 
работу ферментов (пепсина, протеиназы К). 
Изолированных личинок осаждали в воронках 
Бермана, тщательно отмывали физиологиче-
ским раствором, затем замораживали при t = 
-18 °C до начала исследований. После размора-
живания из каждой пробы отбирали личинок 
первой стадии (L1) в пробирки типа Eppendorf. 

Выделение геномной ДНК проводили по 
протоколу фирмы-производителя набора 
«Синтол» (ДНК-экстран-2) (Москва). Муль-
типлексную ПЦР осуществляли согласно Ре-
комендациям Международной Комиссии по 
трихинеллёзу (International Commission on 

2026;20(1):88-96



91

Russian Journal of Parasitology / Российский паразитологический журнал

БИОХИМИЯ, БИОТЕХНОЛОГИЯ И ДИАГНОСТИКА

Trichinellosis: Recommendations for genotyping 
Trichinella muscle stage larvae, 2019) [7].

Концентрацию выделенной ДНК опреде-
ляли настольным флуориметром Qubit 3.0 c 
использованием стандартного набора реакти-
вов фирмы Invitrogen. 

Для определения видовой принадлежно-
сти исследуемых изолятов трихинелл приме-
няли Мультиплексную ПЦР с использованием 
праймеров следующего дизайна [11, 12]:
cp-I.F  5'-GTT.CCA.TGT.GAA.CAG.CAG.T-3' 

cp-I.R 5'-CGA.AAA.CAT.ACG.ACA.ACT.GC-3'

cp-II.F  5'-GCT.ACA.TCC.TTT.TGA.TCT.GTT-3'

cp-II.R 5'-AGA.CAC.AAT.ATC.AAC.CAC.AGT.ACA-3'

cp-III.F 5'-GCG.GAA.GGA.TCA.TTA.TCG.TGT.A-3' 

cp-III.R 5'-TGG.ATT.ACA.AAG.AAA.ACC.ATC.ACT-3'

Мультиплексную ПЦР (МТ-ПЦР) проводи-
ли по следующему протоколу: в эппендорфы 
объёмом 0,2 мл из набора реактивов фирмы 
«Евроген» Encyclo Plus PCR kit, содержащие 
10X Encyclo buffer – 2,5 мкл, dNTP mix – 0,5 
мкл, 50X Encyclo palimerase Mix – 0,5 мкл, H2O 
– 19,6 мкл, вносили по 1,4 мкл раствора иссле-
дуемой ДНК, по 0,33 мкл каждого праймера. 
В качестве положительных и отрицательных 
контролей реакции использовали ДНК эта-
лонных штаммов трихинелл. Пробирки сра-
зу же помещали в термоциклер фирмы Bio 
Rad T100 и запускали следующую программу 
амплификации: предварительная денатура-
ция при t = 96 °C – 5 минут; денатурация при  
95 °С – 30 с; отжиг праймеров при 56 °C –  
2 минуты; элонгация цепи при 72 °C – 1 мину-
та; число циклов – 40; заключительная элонга-
ция при 72 °C – 5 минут. Для дальнейших ис-
следований отбирали только «работающие» в 
МТ-ПЦР пробы геномных ДНК и готовили их 
к проведению секвенирования (по Сэнгеру) 
с последующим депонированием в междуна-
родной базе данных GenBank NCBI.

Протокол подготовительной ПЦР для изу-
чения фрагмента ДНК цитохром-С-оксидазы 
субъединицы 1 (cox1) соответствовал описан-
ному ранее (Odoyevskaya, Spiridonov, 2016) [3] 
и предполагал использование праймеров:
37F_Tri	 GCA GTA AAT TTA GAA TTT AAA C
42R_Tri	 CCT AAT ATT CAT GGT GTT CAT A

В результате получали амплифицирован-
ный участок митохондриальной ДНК (вклю-
чающий участок гена cox1 mtDNA) длиной 
1370 н.п. Затем с помощью электрофореза в 
0,8%-ном агарозном геле полученные ПЦР 
продукты элюировали и очищали с исполь-
зованием набора Cleanup Mini («Евроген», 
Москва). Амплифицированные фрагменты 
ДНК передавали на «прямое» секвенирова-
ние в ЦКП «Геном» при Институте молеку-
лярной биологии имени В. А. Энгельгардта 
РАН. Хроматограммы анализировали в про-
грамме Chromas 2.6.6, далее с применением 
алгоритма BLASTN 2.13.0+ проводили поиск 
филогенетически близких последовательно-
стей изолятов Trichinella. Выравнивания кон-
вертировали и обрезали в программе Seaview. 
Полученные митохондриальные последова-
тельности изученных трихинелл были депо-
нированы в NCBI GenBank.

Результаты и обсуждение
Природно-очаговый трихинеллез широ-

ко распространен в Центрально-Чернозем-
ной зоне России. Данный регион располо-
жен в лесостепной зоне, где островные леса 
сочетаются с открытыми пространствами, 
что обеспечивает высокое биоразнообра-
зие фауны и наличие условий для активного 
распространения трихинеллеза. Экологиче-
ская циркуляция Trichinella spp. основана на 
межвидовых и внутривидовых трофических 
связях носителей инвазии, ведущими фор-
мами которых служат хищничество, некро-
фагия и каннибализм [2, 5, 6, 9]. Наряду с 
этим, релевантным источником заражения, 
как показывают исследования, могут быть 
и другие животные, например, насекомые 
(хищные жуки) и насекомоядные млекопи-
тающие (еж) [1, 8].

За более чем 30-летний период в Воронеж-
ском заповеднике и на сопредельных терри-
ториях исследованию на трихинеллез было 
подвергнуто свыше 200 особей хищных мле-
копитающих. Личинки трихинелл обнаруже-
ны у 10 видов животных, в том числе 7 видов 
диких хищников: рыси обыкновенной, лиси-
цы, енотовидной собаки, волка, барсука, лес-
ной и каменной куниц, у 1 вида насекомояд-
ных (ежа) и у 2 видов домашних плотоядных 
(кошки и собаки) [1, 8]. 

2026;20(1):88-96



92

Russian Journal of Parasitology / Российский паразитологический журнал

BIOCHEMISTRY, BIOTECHNOLOGY AND DIAGNOSTICS

Интересным является факт обнаружения 
трихинелл у рыси обыкновенной в 2025 г. 
Рысь появилась в заповеднике в 2019 г. и за 
ней вели постоянное наблюдение при по-
мощи фотоловушек. В январе 2025 г. она по-
гибла. По результатам гельминтологических 
исследований в мышцах были обнаружены 
инкапсулированные личинки трихинелл, 
интенсивность инвазии которых составила  
2 лич/г. Морфологические особенности кап-
сул трихинелл указывали на недавнее, в пре-

делах последних двух лет, заражение рыси, что 
свидетельствует об эндемичном происхожде-
нии возбудителя инвазии. Морфологические 
и молекулярно-генетические исследования 
подтвердили принадлежность трихинелл к 
виду T. nativa (Britov & Boev, 1972). Результа-
ты исследований с целью таксономической 
идентификации «воронежских» изолятов 
трихинелл с применением морфометриче-
ских и молекулярно-генетических методов 
исследований приведены в таблице 1. 

Таблица 1

Таксономическая идентификация трихинелл, выделенных из проб мышечной ткани от диких млекопитающих,  
обитающих в Воронежском заповеднике и на сопредельных территориях

Table 1

Taxonomic identification of Trichinella spp. isolated from muscle tissue samples of wild mammals inhabiting  
the Voronezh Nature Reserve and adjacent territories

Вид животного- 
хозяина

Вид (по Б. В. 
Ромашову)

Исследуемый 
образец

Условия хране-
ния образца

МТ ПЦР, размер 
фрагмента

GenBank 
NCBI, №

Лисица обыкновен-
ная (Vulpes vulpes) T. nativa Личинки L1 Этанол, 70% Отрицат. Отрицат.

Лисица обыкновенная T. nativa Мышечная ткань Заморозка,  
t = −18 °C 127 н.п. KU355859

Лисица обыкновенная T. nativa Личинки L1 Формалин, 10% Отрицат. Отрицат.

Куница лесная  
(Martes martes) T. nativa Личинки L1 Формалин, 10% Отрицат. Отрицат.

Куница лесная T. nativa Личинки L1 Формалин, 10% Отрицат. Отрицат.

Кошка домашняя  
(Felis catus) T. nativa Мышечная ткань Заморозка,  

t = −18 °C 127 н.п. KU355860

Собака енотовидная 
(Nyctereutes procyonoides) T. nativa Личинки L1 Формалин, 10% Отрицат. Отрицат.

Волк  
(Canis lupus) T. nativa Личинки L1 Формалин, 10% Отрицат. Отрицат.

Ёж белогрудый  
(Erinaceus roumanicus) T. nativa Мышечная ткань Заморозка  

t = −18 °C 127 н.п. KU355853

Рысь обыкновенная  
(Lynx lynx) T. nativa Мышечная ткань Заморозка  

t = −18 °C 127 н.п. PX624076

Барсук обыкновенный  
(Meles meles) T. nativa Мышечная ткань Заморозка,  

t = −18 °C Отрицат. Отрицат.

Куница каменная 
(Martes foina) T. nativa Мышечная ткань Заморозка,  

t = −18 °C Отрицат. Отрицат.

Изучение молекулярно-таксономических 
особенностей нематод рода Trichinella, направ-
ленных на выявление внутривидовых разли-
чий, описание генетического разнообразия 
тканевых гельминтов, циркулирующих в эпи-
демических очагах на различных территориях, 
является приоритетным направлением во всём 
мире [2, 7, 11]. В частности, ВОЗ рекомендует 
широкое использование МТ-ПЦР – метода, 
основанного на частичной амлификации ITS1 
и ITS2 участков транскрибируемых спейсеров 

и сегмента V последовательности 28S рибосо-
мальной РНК [11, 12]. Использование в реак-
ции одновременно нескольких пар праймеров 
позволяет обнаруживать наличие смешанной 
инвазии, что бывает необходимо для выявле-
ния спонтанного заражения животного дву-
мя и даже тремя видами трихинелл [4–6, 10]. 
Установление видовой принадлежности три-
хинелл при использовании МТ-ПЦР осущест-
вляется при визуализации ампликонов в ага-
розном геле, окрашенном бромистым этидием 
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на основании размера получаемых фрагмен-
тов ДНК. Данный метод не позволяет выявить 
уникальные нуклеотидные последовательно-
сти и оценить гаплотипическое разнообразие 
нематод в эпидемическом очаге трихинеллёза 
[6, 7, 11]. Однако, выявление внутривидовых 
группировок важно для понимания циркуля-
ции инвазии в природе [2, 3, 9]. 

Для решения данной задачи было проведе-
но выделение геномной ДНК из личинок три-
хинелл, изолированных из мышечной ткани 
12 животных. При проведении МТ-ПЦР поло-
жительные результаты удалось получить лишь 
из 4 проб ДНК. Были получены амплифициро-
ванные фрагменты ДНК размером 127 н.п., что 
подтверждает принадлежность исследуемых 
изолятов к нематодам вида T. nativa (Т2) [2, 7, 
11, 12]. Отрицательные результаты МТ-ПЦР 
с ДНК остальных проб, вероятно, связаны с 
длительным хранением образцов мышечной 
ткани и изолированных личинок трихинелл в 
фиксирующих жидкостях (табл. 1). 

Изучение гаплотипического разнообра-
зия изолятов T. nativa, циркулирующих в Во-
ронежском заповеднике и на сопредельных 
территориях, проводили после секвенирова-
ния фрагмента ДНК цитохром-С-оксидазы 
субъединицы 1 по Сэнгеру. Для этого из ДНК 
проб с подтвержденной ранее МТ-ПЦР так-

сономической принадлежностью к генотипу 
(Т2) были получены фрагменты митохондри-
альной ДНК, включающие участки гена cox1 
mtDNA длиной 1370 н.п. [3].

Биоинформационный анализ нуклеотид-
ных последовательностей на основе данных 
международной базы NCBI GenBank выявил у 
исследуемых нами изолятов T. nativa наличие 
трех однонуклеотидных замен в участке гена 
cox1. Относительно депонированной последо-
вательности PX624076 (проба от рыси обык-
новенной) замены установлены в нуклеотид-
ных позициях 67, 206 и 396. 

В позиции 67 нуклеотида у T. nativa (проба 
от рыси обыкновенной, GenBank №PX624076) 
присутствует не синонимичная замена гуанина 
(G) на аденин (A) (рис. 1), приводящая к кодиро-
ванию иной аминокислоты. Поскольку в мито-
хондриях большинства беспозвоночных живот-
ных метионин определяется двумя триплетами: 
универсальным ATG и дополнительным изо-
лейциновым кодоном АTА 1, то данная однону-
клеотидная замена привела к кодированию ме-
тионина вместо, присутствующего у остальных 
нематод, валина. Поскольку метионин в присут-
ствии факторов инициации трансляции являет-
ся началом синтеза белка, то он может влиять на 
физиологические и инвазионные свойства дан-
ного тканевого гельминта.

 1 Бессолицына Е. А. Спецглавы биохимии конспект лекций модуль 1 «Реализация генетической информации»: учебно-методическое 
пособие. Киров, 2011. 106 с.

Рис. 1. Несинонимичная однонуклеотидная замена в участке гена cox1 у T. nativa, вы-
деленной из мышц рыси обыкновенной (GenBank №PX624076) (позиция 67 указана 

относительно депонированной последовательности PX624076)

Fig. 1. Non-synonymous single nucleotide substitution in the cox1 gene fragment  
of T. nativa isolated from Eurasian lynx muscle (GenBank accession no. PX624076) 

(position 67 is indicated relative to the deposited sequence PX624076)

В позиции 206 нуклеотида присутству-
ет однонуклеотидная замена гуанина (G) на 
аденин (A) (рис. 2). Нуклеотидные последова-
тельности, полученные от T. nativa, выделен-

ных из мышц рыси обыкновенной (GenBank 
№PX624076) и ежа обыкновенного (GenBank 
№ KU355853), имеют в данной позиции гу-
анин, а у нематод, выделенных из мышц ли-
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сицы обыкновенной (GenBank № KU355859) 
и кошки домашней (GenBank № KU355860), 
– аденин. Поскольку данная однонуклеотид-
ная замена является синонимичной, то она не 

влияет на процесс транскрипции и, следова-
тельно, на процесс последующей трансляции, 
поскольку в обоих случаях кодируется одна и 
та же аминокислота – валин.

Рис. 2. Синонимичные однонуклеотидные замены в участке гена cox1  
у исследуемых изолятов T. nativa в позиции 206 (позиция 206 указана  

относительно депонированной последовательности PX624076)

Fig. 2. Synonymous single nucleotide substitutions in the cox1  
gene fragment in the studied T. nativa isolates at position 206 (position 206 is  

indicated relative to the deposited sequence PX624076)

Рис. 3. Синонимичные однонуклеотидные замены в участке гена cox1  
у исследуемых изолятов T. nativa в позиции 396 (позиция 396 указана  

относительно депонированной последовательности PX624076)

Fig. 3. Synonymous single nucleotide substitutions in the cox1 gene fragment  
in the studied T. nativa isolates at position 396 (position 396 is indicated  

relative to the deposited sequence PX624076)

Еще одна однонуклеотидная замена отмече-
на в позиции 396 участка гена cox1, где может 
находиться как цитозин (C), так и тимин (T) 
(рис. 3). Аналогично 206 позиции, данная заме-
на является синонимичной и находится в три-
плете, кодирующем пролин. Однако, необхо-
димо отметить, что однонуклеотидные замены 
396 позиции были отмечены у тех же изолятов 

T. nativa, у которых были обнаружены замены в 
позиции 206 (T. nativa, выделенная из мышц ли-
сицы обыкновенной (GenBank № KU355859) и 
кошки домашней (GenBank № KU355860)), что 
может свидетельствовать о родственных связях 
трихинелл вышеперечисленных изолятов, об-
наруженных на территории Воронежского био-
сферного заповедника [2, 5].

Результаты приведенных молекулярно-ге-
нетических исследований полностью сопо-
ставимы с выводами о таксономической при-
надлежности трихинелл от диких и домашних 
хищных млекопитающих к виду T. nativa в 

природных условиях Центрального Черно-
земья на основе изучения морфологических 
и морфометрических особенностей капсул и 
личинок в природных условиях [3, 8, 9]. Ак-
тивная циркуляция трихинеллеза в Централь-
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но-Черноземном регионе России со сменой 
животных-хозяев способствует постоянному 
обмену генетическим материалом внутри по-
пуляции возбудителя, приводя к формирова-
нию гаплотипического разнообразия [1, 8]. 
Анализ гаплотипического разнообразия эпи-
демически значимых популяций паразитиче-
ских нематод необходимо учитывать при раз-
работке экологических моделей циркуляции 
возбудителя трихинеллеза в различных реги-
онах Российской Федерации [5].

Заключение
Секвенирование участков ДНК изучаемых 

изолятов трихинелл по Сэнгеру с последую-
щим депонированием в международной базе 
данных GenBank NCBI позволило дополнить 
научные данные по гаплотипическому разно-
образию изолятов T. nativa, циркулирующих 
на территории Центрально-Черноземного 
региона России. Проведенный анализ пока-
зал наличие трех однонуклеотидных замен в 
участке гена cox1. Две замены в позициях 206 
и 396 являются синонимичными и не влия-
ют на процесс транскрипции и последующей 
трансляции, поскольку в обоих случаях ко-
дируется одна и та же аминокислота – валин. 
Однако, однонуклеотидная замена в позиции 
67 у T. nativa (проба от рыси обыкновенной, 
GenBank №PX624076) является не синонимич-
ной и приводит к кодированию иной амино-
кислоты – метионина. Данная мутация в гене 
cox1 может существенно влиять на биосинтез 
белков организма, поскольку метионин в при-
сутствии факторов инициации трансляции 
является началом синтеза белка, что, соответ-
ственно, может влиять на физиологические 
и инвазионные свойства данного тканевого 
гельминта. Изучение гаплотипического раз-
нообразия природных популяций T. nativa 
является основой эпидемической географии 
трихинеллёза и позволяет выявлять «завоз-
ные» случаи данной инвазии на территории 
Российской Федерации.
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